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Zeus non concesse più ai legni la forza del fuoco indefesso 
per gli uomini mortali. Ma il prode figlio di Iapeto lo 
ingannò rubando il bagliore del fuoco in una ferula cava. 
[Esiodo, Teogonia vv. 563-569]. Come Zeus se ne accorse, 
ordinò ad Efesto di inchiodare il corpo di quello sul monte 
Caucaso. E Prometeo, inchiodato, vi rimase legato per una 
serie di lunghi anni; ed ogni giorno un’aquila, volando su di 
lui gli rodeva i lobi del fegato, che ricrescevano durante la 
notte. Dunque Prometeo, per aver rubato il fuoco, pagava 
questa pena, finché Eracle colpì con frecce sul Caucaso 
l’aquila che rodeva il fegato di Prometeo e lo liberò. 
[Apollodoro, Bibliotheca, I, 7, 1] 
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